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aspects of gene identification, chromosome distribution, gene structure, protein properties and 
structure, signal peptide, subcellular localization and cis-acting elements. The study found that the 
TIR-NBS gene family contains 30 members, distributed on 21 chromosomes, containing 3-8 
conserved motifs; the encoded proteins are unstable proteins, no signal peptides, mainly 
distributed in the nucleus, cytoplasm and chloroplast . The secondary structure is characterized by 
a-helix and random coiling; it is mainly selected by purification in evolution, and has the closest 
relationship with TIR-NBS gene of tomato; Analysis of cis-acting elements showed that it may be 
regulated by light, temperature, and hormones such as auxin, methyl jasmonate, abscisic acid, 
salicylic acid, and gibberellin. The results provided a basis for further exploring the biological 
functions of the TJR-NBS gene and improving plant yield and quality. 
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植物 在 长 期 遭受 真菌 、 细 菌 、 病 毒 等 各 种 病原 体 侵袭 和 危害 过 程 中 ， 逐 渐 形 成 保护 自身 
的 抗 病 免疫 机 制 , 由 R 抗 病 基 因 (Resistance gene) 介 导 的 免疫 反应 就 是 其 中 一 条 主要 的 途径 


SEF, 2015; 禄 岩 , 2017). R 基因 由 白细胞 介 素 -1 受 体 (Toll and in-terleukin-1 recepto 


r TIR) 结构 域 、 功 能 结构 域 核 苷 酸 结合 位 点 (Nucleotide bindingsite, NBS) ERRARE 


复 (Leucine rich repeat, LRR ) 位 点 等 结构 组 成 。 其 中 , TIR 和 NBS 结构 与 抗 病 调 节 相 关 M 


eyers et al., 2002), TIR-NBS 类 抗 病 基因 作为 一 类 重要 的 植物 免疫 基因 ， 是 R 基因 抗 病 免 


疫 的 重要 基础 (Staal et aL, 2008; Wf 2015). 


TIR. NBS 结构 域 是 抗 病 基因 免疫 反应 必需 的 。 当 拟 南 价 的 抗 病 基因 RPS4 或 RPPIA 
EIE TIR 和 NB 结构 域 的 截 短 蛋 白 TIR+ 45 或 TIR+ 80 片段 时 , 即使 没有 病原 菌 效 应 蛋 
的 诱导 也 能 引起 细胞 的 坏死 ( Zhang et al., 2004; 尹 玲 等 ,2018) 。 烟 草 抗 病毒 N 蛋白 的 免疫 
作用 与 其 TIR 结构 域 进 行 信号 转 导 有 关 (Dinesh-Kumar et al., 2000)。 还 有 研究 表明 ,TIR-NBS 
类 基因 RLM3 参与 了 拟 南 芥 广 谱 抗 坏 死 致 病 真 菌 的 免疫 反应 过 程 (Staal et al., 2008)。 尽 管 
TIR-NBS 类 蛋白 在 植物 抗 病 过 程 中 扮演 着 非常 重要 的 角色 ， 但 人 们 对 该 基因 家 族 及 其 成 
的 了 解 仍 极 为 有 限 。 本 研究 通过 生物 信息 学 分 析 方 法 ， 对 烟草 TIR-NBS 基因 家 族 的 分 子 特 


征 和 功能 进行 预测 分 析 ， 为 烟草 TIR-NBS 类 抗 病 基因 的 深入 探究 提供 依据 。 


xu 


1 材料 与 方法 


LATIR-NBS 基因 家 族 鉴定 


在 Pfam 中 下 载 NBS(NB-ARCO)(http://pfam.xfam.org/family/PF00931#tabview=tab6) 和 TI 


R (http://pfam.xfam.org/family/PF01582sttabview-tab6) 隐 马 尔 可 夫 模 型 。 通 过 hmmsearch 


程序 用 下 载 的 NB-ARC.hmm 和 TIR.hmm 文件 对 烟草 全 基因 组 蛋白 数据 库 中 的 含 TIR-NBS 


NS 


1.2 染色 体 定位 分 析 


结构 域 的 蛋白 家 族 进 行 预测 ， 选 取 的 期 望 值 E 为 1x10™。 


从 Ensembl 植物 全 基因 组 数据 库 (ftp://ftp.ensemblgenomes.org/pub/plants/release-42/fasta/ 


nicotiana_attenuata) 获 得 


meg2c.iask.in/mg2c_v2.0/) 制 作 染 色 体 定位 図 。 


TIR-NBS 基因 在 染色 体 上 的 位 置信 息 ， 并 用 在 线 工 具 MG2C(http:/ 


1.3 基因 结构 与 motif 分 析 


利用 在 线 工具 GSDS(http://gsds.cbi.pku.edu.cn/) 对 烟草 TIR-NBS 基因 家 族 成 员 进 行 基因 


进行 预测 分 析 。 


结构 分 析 。 通 过 在 线 工具 meme(http://meme-suite.org/tools/meme) 对 烟草 TIR-NBS 蛋白 motif 


1.4 蛋白 结构 与 亚 细 胞 定位 分 析 


利用 在 线 软件 SOPMA Chttps://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa automat.pl?page-/NPS A/np 


sa sopma.htmD) 分 析 TIR-NBS 4& 级 结构 。 利 用 在 线 工具 SignalP 4.1 Server (http://ww 


w.cbs.dtu.dk/services/SignalP/) 对 烟草 TIR-NBS 基因 进行 信号 肽 分 析 。 利 用 在 线 工 具 DeepLo 


c 《http://www.cbs.dtu.dk/services/DeepLoc/〉 对 烟草 TIR-NBS 基因 进行 亚 细 胞 定位 分 析 。 


1.5 TIR-NBS 蛋白 的 理化 性 质 分 析 


利用 ExPASy 中 的 


ProtParam (http://web.expasy. org/protparam/) 软 件 对 烟草 TIR-NBS 和 蛋 


白 基 本 特性 进行 分 析 ， 包 括 重 白质 大 小 、 相 对 分 子 质量 、 理 论 等 电 点 、 不 稳定 系数 、 亲 水 性 
指数 和 脂 溶性 指数 等 指标 。 


1.6 进化 选择 压力 分 析 


利用 Blast 建 库 比 对 和 Calculator 工具 (Wang et al., 2010), 对 烟草 TIR-NBS 基因 核 苷 酸 的 


同 又 替 換 率 (Ks) 和 非 
分 析 。 
1.7 系统 发 育 分 析 

将 检索 得 到 的 烟草 


I] X EHE Ka) 进行 计算 ， 获 得 基因 Ka/Ks 比率 ， 进 行 选择 压力 


(Nicotiana attenuata). TU F37r (Arabidopsis thaliana). Jh (Solanum 


lycopersicum) 的 TIR-NBS 蛋白 的 氨基 酸 序列 通过 软件 Clustal X Xt 


fT TIR-NBS 蛋白 序列 比 


对 ， 然 后 利用 MEGA-7.0 (Kumar et al，2016) 软 件 构建 TIR-NBS 基因 家 族 邻 接 (NJ, 
他 参数 为 系统 默认 值 ;使 用 FigTree 


C http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/) 软件 展示 系统 发 育 树 。 


Neighborjoining) 系 统 发 育 树 , Boostrap 值 设置 为 1 000, 其 


N 


1.8 順 式 作用 元 件 分 析 


利用 工具 bedtools (Quinlan, 2014) 3kf8& TIR-NBS 基 因 上 2 000 bp 序列 ， 利 用 在 线 网 


站 PlantCARE(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/)*] 3& £5 B^] FF WE TI TW 


测 ， 并 对 主要 的 顺 式 作 
2 结果 与 分 析 


元 伯 


-进行 探讨 。 


2.1 TIR-NBS 基因 家 族 成 员 


根据 Pfam 数据 库 中 TIR-NBS 基 因 家族 ヨ 
隐 马 尔 可 夫 模 型 ， 设 置 E-value 为 lx10?, 


217 条 基因 ， 云 掉 不 含有 TIR-NB-ARC 结构 的 基因 ， 最 终 获 得 30 条 烟草 TIR-NBS 基因 。 


TIR-NB-ARC 功能 域 的 特征 ， 通 过 构建 


2.2 TIR-NBS 基因 家 族 的 染色 体 分 布 


对 TIR-NBS 基因 染色 体 定 位 分 析 ， 结 果 显 示 ，30 条 TIR-NBS 基因 不 均匀 的 分 布 在 21 


条 染色 体 上 。 其 中 有 4 条 TIR-NBS 基因 在 scaffold01866 


E 要 含有 NB-ARC 、TIR-NB-ARC-LRR 、 


鉴定 到 


-， 数 量 最 多 且 以 8 


o 


E 复 形式 出 


现 。 其 次 是 1、10、11、scaffold00577、scaffold01435 、scaffold02060 号 染色 体 分 別 有 2 条 


TIR-NBS 基 因 。 其 余 染 色 体 似 有 1 条 TIR-NBS 基因 。 
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1 烟草 TIR-NBS 基因 在 染色 体 上 的 位 置 


Fig. 1 Position of 77R-NBS gene on chromosome in Nicotiana attenuata 


2.3 TIR-NBS 基因 的 结构 组 成 

利用 在 线 网 站 工具 GSDS 对 30 条 烟草 TIR-NBS 基因 家 族 成 员 进 行 基因 结构 分 析 , 结 
显示 (图 2), TIR-NBS. 基因 家 族 外 显 子 数 量 主 要 分 布 3-8 之 间 。 利 用 meme 对 30 条 烟草 
TIR-NBS 和 蛋白 序列 进行 分 析 ( 图 3)， 发 现 OIT39360 所 含 基 序 最 少 ， 仅 6 NEF, ERMA 


基 序 都 较 多 ， 最 多 为 10 个 ， 说 明 该 基因 家 族 成 员 间 在 功能 上 可 能 存在 差异 。 
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图 2 烟草 TIR-NBS 基因 的 结构 
Fig. 2 Structure of TIR-NBS gene in Nicotiana attenuata 
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图 3 烟草 TIR-NBS 蛋白 保守 基 序 的 分 布 


Fig.3 Distribution of conserved motifs of TIR-NBS protein in Nicotiana attenuata 


2.4 TIR-NBS 蛋白 结构 特点 、 细 胞 位 置 和 信号 肽 
对 30 条 烟草 TIR-NBS 蛋白 的 二 级 结构 的 预测 结果 表明 ，TIR-NBS 蛋白 由 oa- 螺 旋 、 延 
伸 链 、B- 转 角 、 无 规则 卷曲 组 成 。 其 中 TIR-NBS 蛋白 的 a- 螺 旋 比 例 最 高 ， 其 次 是 无 规则 卷 
曲 。 根 据 亚 细 胞 定位 分 析 ， 结 果 显示 烟草 TIR-NBS 基因 家 族 主 要 定位 在 细胞 核 、 细 胞 质 、 
叶绿体 。 信 号 肽 分 析 结 果 表 明 ，TIR-NBS 基因 家 族 成 员 均 不 含有 信和 号 肽 。 
表 1 烟草 TIR-NBS 蛋白 二 级 结构 组 成 及 亚 细 胞 定位 


Table 1 Secondary structure and subcellular localizations of TIR-NBS Protein in Nicotiana 


attenuata 
蛋白 质 o- 螺 旋 延伸 链 B- 转 角 无 规则 卷曲 “ 亚 细 胞 定位 
Alpha helix ^ Extended Beta turn Random coil Subcellular 


Po (96) strand (46) (96) (96) localization 
OIT40722 45.27 14.43 3.95 36.34 nucl 
OIT39360 50.86 13.83 5 29.88 cyto 
OIT37819 46.19 14.01 4.06 35.74 nucl 
OIT35975 38.97 19.83 9.02 32.18 nucl 
OIT35745 48.55 17.34 11.18 22.93 cyto 
OIT35602 45.09 15.1 4.24 35.57 chlo 
OIT35319 43.92 19.5 9.84 26.75 chlo_mito 
OIT35320 46.86 17.44 8.19 27.52 cyto 
OIT34932 48.34 14.66 4.64 32.36 nucl 
OIT31895 51.45 11.18 3.37 34 nucl 
OIT30739 5424 10.58 3.71 31.46 cyto 
OIT30741 53.68 10.81 441 31.1 nucl 
OIT30588 46.57 13.48 4.6 35.35 nucl 
OIT29100 44.89 14.31 4.09 36.71 nucl 
OIT29097 45.69 14.39 4.63 35.28 chlo 
OIT29099 45.4 15.16 3.83 35.62 mito 
OIT29096 49.84 12.91 6.54 30.72 chlo 
OIT28454 44.8 14.25 4.1 36.86 nucl 
OIT28456 41.91 14.67 4.47 38.95 nucl 
OIT27720 50.28 13.08 3.64 32.99 cyto 
OIT26264 55.11 13.95 6.22 24.72 cyto 
OIT22858 51.81 11.12 4.68 32.39 nucl 
OIT08655 51.96 12.66 6.89 28.49 chlo 
OIT08444 48.22 13.31 3.87 34.6 nucl 
OIT02262 55.39 10.03 3.53 31.05 nucl 
OIT00998 52.19 12.14 4.56 31.11 cyto 
OIS97981 50.18 12.44 3.22 34.17 nucl 
OIS97980 51.82 10.91 3.35 33.93 vacu 


OIS97230 50.62 12.35 3.7 33.33 cyto 


OIS96639 


43.85 


2.5 TIR-NBS 蛋白 的 理化 性 质 


对 烟草 TIR-NBS 家 族 和 蛋白 的 特征 进行 分 析 , 结果 表明 烟草 TIR-NBS 有 蛋 


E 论 等 电 点 范围 在 5.78-9.40 


14.81 


4.53 


~ 1 508 aa 之 间 ， 相 对 分 子 质量 大 小 


范围 为 46.73~172.53 kDa, H 


36.81 


chlo 


白 长 度 范围 在 505 


之 间 , 编码 氨基 酸 序列 最 长 的 是 OIT34932, 其 相对 分 子 质量 也 最 大 ,为 172.53 kDa; OIT39360 


相对 分 子 质量 最 小 ， 为 46.73 kDa。 分 析 表 明 , TIR-NBS 4& 


" 


V 


为 不 稳定 蛋白 ， 其 中 OIT35745 


的 不 稳定 系数 最 小 ， 为 33.98。TIR-NBS 蛋白 脂 溶 指数 为 90.09~104.23， 总 平均 杀 水 性 为 


-0.445~-0.115， 均 为 亲 水 性 蛋白 。 


表 2 烟 


草 TIR-NBS 蛋白 至 


化 性 质 


Table 2 Protein physical and chemical properties of TIR-NBS in Nicotiana attenuata 


気 基 酸 数 量 里 论 等 电 点 杀 水 性 的 平均 值 
基 医 Number of aTa Theoretical AE RR Grand average of 
ID amino acids NNE isoelectric ura TE hydropathicity 
T" weight (kDa) BOD index index (GRAVY) 
OIT40722 1 164 132 616.63 6.30 45.34 98.59 -0.190 
OIT39360 405 46 733.23 6.71 40.23 92.17 -0.445 
OIT37819 985 111 440.67 8.70 47.15 96.35 -0.205 
OIT35975 721 82 972.87 8.53 43.08 95.94 -0.273 
OIT35745 519 59 284.23 8.30 33.98 94.61 -0.308 
OIT35602 967 110 665.57 624 42.22 100.07 -0.191 
OIT35319 1 159 130 160.26 8.79 39.02 102.51 -0.124 
OIT35320 843 96 202.72 8.84 42.33 100.58 -0.184 
OIT34932 1 508 172 528.71 8.53 41.79 97.02 -0.115 
OIT30895 1 306 150 144.62 6.04 43.60 99.78 -0.144 
OIT30739 1 427 160 867.22 8.29 47.07 104.23 -0.127 
OIT30741 1 360 154 530.93 6.70 40.43 101.77 -0.214 
OIT30588 1 239 139 896.76 6.59 43.37 95.36 -0.264 
OIT29100 1174 133 684.27 8.12 47.29 94.17 -0.240 
OIT29097 1 230 140 457.34 6.02 49.74 95.55 -0.208 
OIT29099 1227 140 396.59 8.47 44.32 99.2] -0.207 
OIT29096 612 69 709.89 6.36 40.71 92.04 -0.379 
OIT28454 1172 133 098.54 6.00 43.27 92.73 -0.187 
OIT28456 1 186 134 835.18 6.60 50.18 96.88 -0.245 
OIT27720 1 070 122 707.11 5.78 45.65 92.73 -0.327 
OIT26264 724 82 785.95 5.80 44.29 94.93 -0.245 
OIT22858 1 133 129 688 7.64 47.71 97.29 -0.184 
OITO8655 537 61 305.41 6.36 50.18 95.40 -0.240 
OIT08444 1 292 147 623.45 6.44 47.14 94.29 -0.177 
OIT02262 1 446 165 295.46 6.10 43.85 99.02 -0.216 


OTTO00998 1 096 125 184.82 5.94 44.76 97.33 -0.233 


OIS97981 ] 399 161 296.18 7.62 47.28 97.09 -0.332 

OIS97980 1 403 160 681.97 8.68 46.19 99.12 -0.216 

OIS97230 ] 053 121 469.36 6.40 46.61 91.92 -0.307 

OIS96639 1 236 141 801.16 6.14 47.17 95.64 -0.253 
2.6 TIR-NBS 基因 的 进化 选择 


非 同 义 替 换 (Kal) 和 同 义 蔡 换 (Ks) 比 值 Ka/Ks 可 反映 生物 进化 的 过 程 中 所 受到 的 选择 压 
力 。 对 来 源 于 TIR-NBS 亚 家 族 间 亲缘 关系 最 近 的 10 条 基因 成 员 进 行 Ka/Ks 分 析 , 结果 显示 
该 基因 对 间 的 Ka / Ks 比值 均 小 于 1, 表明 烟草 TIR-NBS 基因 在 进化 时 主要 受 纯化 选择 作用 。 


表 3 烟草 TIR-NBS 基因 核 昔 酸 蔡 换 率 
Table 3 Nucleotide substitution rate of TIR-NBS gene in Nicotiana attenuata 


非 同 义 蔡 换 率 (Ka) 同 叉 替 換 率 (Ks) 选择 压力 比值 


劳 系 同 源 基 因 位 点 
Non-synonymous Synonymous (Ka/ Ks) Select 
Paralogous gene pair locus 
substitution rate substitution rate pressure ratio 

OIS97981 OIS97980 0.169 6 0.303 0 0.559 6 
OIT30739 OIT30741 0.4513 2.1933 0.205 8 
OIT29097 OIS96639 0.228 5 0.912 5 0.2504 
OIT37819 OIT35602 0.213 5 0.346 4 0.616 4 
OIT22858 OIT08655 0.241 1 0.609 4 0.395 6 


2.7TIR-NBS 基因 家 族 的 系统 发 育 树 
为 了 进一步 了 解 烟草 TIR-NBS 基因 家 族 进化 关系 ， 利 用 烟草 (30 条 )、 番 茹 (27 条 )、 
拟 南 芥 〈176 条 ) 共 233 条 TIR-NBS 和 蛋白 序列 构建 NJ 系统 发 育 树 (图 4)， 由 图 可 知 ，30 


条 TIR-NBS 基因 家 族 成 员 与 番茄 的 TIR-NBS 基因 家 族 杀 缘 关 系 相 近 。 
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注 : 浅 蓝 色 为 拟 南 芥 ， 绿 色 为 番 若 ， 红 色 字 体 标 记 为 烟草 。 


Note: Light blue is Arabidopsis thaliana, green is Solanum lycopersicum, red is marked as 


Nicotiana attenuate. 
4 烟草 TIR-NBS 蛋白 家 族 系 统 进 化 树 


Fig. 4 Distribution of conserved motifs of TIR-NBS protein in Nicotiana attenuata 


2.8 TIR-NBS 基因 家 族 的 顺 式 作用 元 件 组 成 

通过 对 基因 上 游 2 000 bp 序列 进行 分 析 ， 预 测 基因 的 顺 式 作用 元 件 ( 图 5)。TIR-NBS 基 
因 家族 除 了 存在 大 量 的 基本 元 件 CAAT-box 和 TATA-box 外 ， 还 存在 参与 光 响 应 顺 式 作 用 调 
节 元 件 ACE、AE-box、AT1-motif、Box 4, CAG-motif, GA-motif, GT1l-motif, G-box, Hf 
乳 表 达 所 需 顺 式 作用 调节 元 件 GCN4_motif， 参 与 种 子 特异 性 调节 的 顺 式 作用 调节 元 件 
RY-element。 此 外 ，TIR-NBS 基因 家 族 中 还 含有 与 分 生 组 织 表 达 相 关 的 顺 式 作用 调节 元 件 
CAT-box、 茉 莉 酸 甲 酯 反应 的 顺 式 作用 调节 元 件 CGTCA-motif、 水 杨 酸 反应 顺 式 作用 元 件 


TCA-element、 低 温 啊 应 顺 式 元 件 LTR、 防 御 和 应 激 反应 顺 式 作用 元 件 TC-rich repeats. Ef 
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节律 控制 顺 式 作用 调节 元 件 circadian， 生 长 素 反 应 顺 式 作用 元 件 AuxRR-core、 TGA-element 
以 及 赤 霉 素 反应 顺 式 作用 元 件 TATC-box、 P-box 等 。 分 析 表 明 , TIR-NBS 基因 可 能 受 光 、 温 
度 及 生长 素 、 来 莉 酸 甲 酯 、 脱 落 酸 、 水 杨 酸 、 赤 霉 素 等 激素 调控 ， 并 可 能 通过 这 些 顺 式 作 用 
元 件 参 与 了 烟草 中 的 防御 机 制 ， 在 植物 生长 过 程 中 起 到 防御 和 保护 植物 的 作用 。 


OIS96639 RE 
OIS97230 一 一 一 
OIS97980 — 
OIS97981 ーー 
OIT00998 
OIT02262 ———————P—" 
OIT08444 — 
OIT08655 
OIT22858 —M— rÓ—— —Ó€€(r— ROM OÓ OM ÓMMÀ—ÓÓMÁ 
OIT26264 一 一 | 一 -| 
OIT27720 —————————————— 
OIT28454 ——————————— 
OIT28456 一 | 一 人 
OIT29096 EE 
OIT29097 ーー 
OIT29099 ————————————————————— 
OIT29100 — — — ee ——BBÁÓÓÓ—— ee 
OIT30588 一 
OIT30739 一 一 
OIT30741 — —————]— —!——— os ——————— — 
OIT31895 M —H—MMÀ— *9— M 9— 9 ——————————————————————— 
OIT34932 os 
OIT35319 ——————————————————— as 
OIT35320 
OIT35602 es es os 
OIT35745 
OIT35975 C—O 
OIT37819 一 
OIT39360 
OIT40722 


s L 上 " L J 3 

-2000bp -1500bp -1000bp -500bp Obp 
Ii GCN4 motif MM GT1-motif E LTR I P-bx "99 RY-element ME TATC-box EM TCA-element I TC-rich. repeats MM GA-motif Il TGA-element Ill G-box 
E ABRE EH ACE E AE-box 7 AT1-motif ME AuxRR-core ES Box 4 MEE CAG-motif — 99 CAT-box Ili circadian MM CGTCA-motif 


5 烟草 TIR-NBS 基因 顺 式 作用 元 件 位 点 
Fig. 5 Site map of TIR-NBS gene element in Nicotiana attenuata 


3 讨论 

TIR-NBS 类 抗 病 相 关 基 因 是 植物 抗 病 免疫 系统 中 的 一 个 重要 组 成 部 分 。 它 主要 的 抗 病 
调节 结构 域 包括 TIR 和 NBS 两 部 分 ， 其 中 植物 抗 病 蛋 白 REA) 中 TR 结构 域 主要 存在 
于 拟 南 芥 和 其 他 双子 叶 植 物 中 (Meyers et al., 2002)， 而 在 单子 叶 植物 中 ， 仅 发 现 了 非 TIR 
序列 CTar, 2009)。TIR 结构 域 是 大 约 200 个 氨基 酸 的 蛋白 质 结构 域 ， 包 括 三 个 高 度 保守 的 
基 序 (Slack et al 2000)。 目 前 ， 已 经 在 部 分 生物 中 鉴定 了 TIR-NBS 结构 域 ， 并 证 明 它 与 植 
物 致 病 诱导 和 蛋白 和 其 他 植物 信号 转 导 和 蛋白 的 相互 作用 (Nandety et al., 2013)。 但 到 目前 为 止 ， 
在 烟草 基因 组 水 平 上 ， 仅 有 少数 TIR-NBS 类 基因 家 族 被 鉴定 ， 对 于 大 多 数 该 类 基因 鲜 有 报 


道 。 


对 烟草 与 拟 南 草 、 番 章 TIR-NBS 类 基因 家 族 进化 关系 分 析 表 明 ， 烟 草 和 番茄 的 TIR-NB 
S 基因 同 源 性 较 高 ， 因 此 烟草 和 番茄 的 TIR-NBS 基因 家 族 在 生物 学 功能 、 生 长 调控 机 制 上 可 


能 存在 相似 性 。 当 植物 受到 病原 菌 侵 害 时 , 水 杨 酸 作为 发 生 超 敏 反应 及 形成 系统 获得 性 抗 性 
所 需要 的 内 源 信号 分 子 〈 陈 冲 等 ，2018)， 其 通过 诱导 病原 相关 和 蛋白 (pathogenesis-related pr 
otein, PR 和 蛋白) 等 多 种 抗 病 蛋 白 产 生 SAR 起 作用 〈 汪 尚 等 ，2016)。 茉 莉 酸 甲 酯 参与 种 子 萌 
发 、 根 生长 、 和 生育、 果实 成 熟 和 衰老 等 多 种 发 育 过 程 的 调节 从 汉 卿 ，2015)。 此 外 ， 莱 莉 
酸 甲 酯 还 能 激活 植物 防御 机 制 ， 对 昆虫 引起 的 伤害 、 各 种 致 病菌 和 环境 胁迫 (如 干旱 、 低 温 
和 基 度 ) 作出 反应 (Cheong et al.，2003)。 通 过 对 TIR-NBS 基因 顺 式 作用 元 件 分 析 表 明 ， T 
IR-NBS 基因 家 族 中 含有 防御 和 应 激 反 应 、 低 温 响应 、 光 响应 、 脱 落 酸 反应 、MeJA 反应 、 水 
杨 酸 响应 、 赤 霉 素 响 应 、 分 生 组 织 表达 等 顺 式 作用 元 件 ， 可 知 其 不 但 与 植物 生长 发 育 有 关 ， 
还 参与 免疫 应 激 反 应 调节 ， 这 与 上 述 报道 是 相符 的 。 

在 烟草 TIR-NBS 类 抗 病 基因 家 族 中 ， 被 报道 的 基因 数目 很 少 ， 大 多 数 基因 的 功能 到 目 
前 为 止 还 不 清楚 。 本 研究 通过 生物 信息 学 方法 概括 了 烟草 基因 组 中 的 TIR-NBS 类 抗 病 基因 
的 鉴定 、 基 因 结 构 、 及 顺 式 作用 分 析 等 ， 对 于 发 掘 新 的 与 植物 抗 病 性 相关 的 基因 ， 加 快 烟草 
中 抗 病 机 制 的 研究 具有 十 分 重要 的 意义 ， 也 为 烟草 的 抗 病 育种 研究 商定 了 基础 。 
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